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Camilo José Cela Conde y Francisco J. Ayala
Hablar de «raza» es, en términos cientíﬁcos, un compromiso. Si bien la ciencia se 
sirve a menudo de palabras sacadas de la lengua popular para nombrar conceptos 
técnicos –los ejemplos de la física, con expresiones como «fuerza» o «masa», son 
indicios suﬁcientes–, los atropellos históricos que se han cometido en nombre 
de la raza han llevado a que, hoy por hoy, quede bajo sospecha cualquier inves-
tigador que utilice esa palabra, ligada ya para siempre al fenómeno del racismo.
La corrección política no debería tener la última palabra en la ciencia y no 
siempre la tiene. Pese a la consideración bien extendida del machismo como una 
plaga a combatir, el término «macho» sigue siendo de uso común en las ciencias 
de la vida. Pero con «raza» parece haberse impuesto la conveniencia de desechar 
semejante término. Una búsqueda rápida y superﬁcial en Medline indica que, en 
todo caso, se une a «etnia» para quitarle el estigma que asociamos a azotes como 
el del pensamiento nacionalsocialista. 
Sería ingenuo creer, no obstante, que con un mero cambio de nombre desa-
parecen todos los inconvenientes que asociamos al uso de la raza como vía ca-
paz de conducir a los genocidios. Si hablamos de «variedades», «etnias» o incluso 
«poblaciones», el riesgo continúa igual de vivo que antes. El verdadero problema 
no es el de disponer de un concepto como el de raza sino el de asignar a éste o a 
cualquier otro un contenido que puede llevar a que, dentro de la especie humana, 
se establezcan espacios estancos en los que se meten a los individuos identiﬁcán-
dolos por medio de algunos marcadores fenotípicos fácilmente identiﬁcables y 
asignándoles, en virtud de ellos, diferentes capacidades e incluso la posesión o 
no de derechos. El color de la piel es un buen ejemplo. Las consecuencias a que 
lleva deﬁnir a determinadas personas como «negros» no desaparecen porque les 
llamemos «de color». Las cuestiones básicas consisten en (1) si es posible en tér-
minos cientíﬁcos establecer grupos humanos que se distingan por la coloración 
cutánea y (2) si, en caso de ser viable tal operación, dichos grupos diferirían no 
solo en ese rasgo fenotípico sino –de forma asociada– en otros capaces de afectar 
a sus capacidades y, en último término, a su condición más o menos «humana».
En este artículo vamos a abordar solo la primera cuestión, adelantando que 
conduce a una respuesta negativa. La segunda no la consideraremos pero tampo-
co querríamos dejar de indicar que, incluso de ser posible el realizar una clasiﬁca-
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ción correcta en términos raciales, la atribución de mayor o menor «humanidad» 
a cada uno de esos grupos sería inviable. Si bien es cierto que cabe apreciar el 
grado individual de sensibilidad ética o estética –incluyendo en este apartado la 
música–, la corrección lingüística del hablante de cualquier idioma o la capaci-
dad personal para las operaciones matemáticas, no existen medios para deﬁnir 
siquiera en qué podría consistir la correlación entre un determinado aspecto fe-
notípico y tales grados de competencia en el lenguaje, la moral, la estética, la mú-
sica, el cálculo o cualquier otra característica que consideremos útil para deﬁnir 
la condición humana. 
En consecuencia, nos limitaremos a enmarcar las fronteras de lo que supone 
dicha condición humana en términos generales mediante dos operaciones suce-
sivas: (1) indicar, mediante el análisis del proceso de aparición de los humanos 
modernos –que es como se conocen en términos informales los miembros de 
nuestra especie– las diferencias que existen entre Homo sapiens y las especies más 
próximas con las que estamos emparentados y (2) exponer algunos criterios que 
muestran el alcance de la variabilidad intraespecíﬁca de esas diferencias. Dicho 
de otro modo, la variabilidad de los rasgos que nos distinguen de otros miem-
bros del linaje humano ya desaparecidos o de los primates actuales más próxi-
mos en términos genéticos a nosotros.
EL ORIGEN AFRICANO: LA COALESCENCIA DEL MTDNA ACTUAL
El proceso de aparición de los humanos modernos es un asunto un tanto contro-
vertido. Durante las últimas décadas habían prevalecido dos hipótesis, incompa-
tibles una con otra: la Hipótesis Multirregional (HM) y la Hipótesis del Reempla-
zamiento (HR). Para que la HM sea viable, deberían haber existido migraciones 
continuas que asegurasen un intercambio genético entre las poblaciones de los 
continentes africano, europeo y asiático a lo largo del proceso evolutivo que con-
dujo desde los humanos arcaicos –considerando de manera informal como tales 
los linajes existentes a comienzos del Pleistoceno Medio– a los humanos moder-
nos. La HR, por su parte, niega que ese intercambio haya tenido lugar.
Las evidencias moleculares apoyan la HR, aunque no en su forma extrema. 
La formulación radical de la HR sostiene que la transición entre el Homo sapiens 
arcaico y el moderno estuvo asociada a un episodio de cuello de botella pobla-
cional muy estrecho en el origen africano. El cuello de botella poblacional su-
pondría una disminución drástica del número de nuestros ancestros inmediatos 
hasta el punto de que muy pocos individuos (incluso solo dos) serían los antepa-
sados de todos los humanos actuales. La versión más extrema de la HR, llamada 
del «Arca de Noé» o de la «Eva Mitocondrial» (Brown, 1980; Lowenstein, 1986), 
sostiene que todos los humanos modernos descendemos de una única mujer. Va-
mos a ver, haciendo uso de la teoría de la coalescencia, por qué resulta inviable.
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La teoría de la coalescencia examina las relaciones genealógicas que existen 
entre los genes (Grifﬁths 1980; Hudson, 1990). De acuerdo con ella, todos los 
alelos presentes en las poblaciones actuales descienden de un solo gen, al que, 
remontándose generación tras generación, coalescen. La evidencia molecular que 
se utiliza en el modelo «Arca de Noé» deriva del estudio de las genealogías del 
DNA mitocondrial (mtDNA). En alrededor de 100.000-200.000 años, coalescen 
en un mtDNA haploide, ancestro de todos los mtDNA actuales. 
Pero los argumentos aducidos en favor de la hipótesis del «Arca de Noé» pro-
ceden de una confusión existente entre genealogías de genes y genealogías de 
individuos. Los genes coalescen gradualmente en menos y menos ancestros y, 
en última instancia, en un ancestro único. Los individuos, por el contrario, se 
expanden a partir de cualquier individuo que consideremos con un factor x2 
por cada generación ancestral. A medida que nos remontamos a muchas gene-
raciones atrás, aparecerán innumerables sujetos como ancestros. La diferencia 
entre genes ancestrales y parientes ancestrales puede ser ilustrada mediante una 
analogía. El apellido Ayala es compartido por mucha gente que vive en España, 
México, Filipinas y otros países. Los historiadores han sacado la conclusión de 
que todos los Ayala descienden de Don Lope Sánchez de Ayala, nieto de Don 
Vela, vasallo del rey Alfonso VI, quien estableció el señorío de Ayala en el año de 
1085 en la actual provincia de Álava del País Vasco (Marqués de Lozoya, 1972; 
Luengas Otaola, 1974). Don Lope es el Adán del que todos los que llevan el 
nombre de Ayala son descendientes por línea paterna, pero los Ayala actuales 
descienden también de muchos otros hombres y mujeres que vivieron tanto en 
el siglo XI como antes y después.
Un análisis del mtDNA de 100 individuos étnicamente heterogéneos ha mos-
trado que las secuencias de mtDNA de los humanos modernos coalescen en 
una secuencia ancestral existente en Africa hace unos 200.000 años (Cann et al., 
1987; Stoneking et al., 1990; Vigilant et al., 1991). Así, la «Eva Mitocondrial» no 
es una mujer de la que descienden todos los humanos actuales sino una molé-
cula de mtDNA de la que descienden todas las moléculas de mtDNA humanas 
actuales. Una persona hereda el mtDNA mitocondrial de su bisabuela por la 
línea materna, pero también hereda otros genes de las otras tres bisabuelas y 
de los cuatro bisabuelos. El mtDNA que conservamos de la «Eva mitocondrial» 
representa 1/400.000 del DNA presente en cualquier humano moderno. El resto 
del material genético procede de otros individuos contemporáneos de la «Eva 
mitocondrial» y de sus ancestros. Muchas mujeres contemporáneas de la que 
portaba esa molécula de mtDNA han dejado descendientes en la humanidad 
moderna, a la que han transmitido los genes nucleares.
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ÁRBOL GENEALÓGICO DEL mtDNA
La reconstrucción del árbol genealógico del mtDNA sitúa sus raíces –el mtDNA 
ancestral– en África (Cann et al., 1987; M. Stoneking et al., 1990; Vigilant et al., 
1991; Ruvolo, 1993; Horai et al., 1995). Los estudios mencionados acerca del 
mtDNA se centraron, por lo común, en la región hipervariable HRV que no tiene 
un papel codiﬁcador y supone sólo alrededor del 7% de toda la información 
genética mitocondrial. Pero un trabajo mucho más completo sobre una muestra 
de 53 individuos de la que se secuenció todo el mtDNA, con sus 16.500 pares de 
bases, obtuvo los mismos resultados del origen africano (Ingman et al., 2000). 
Por sí misma, esta evidencia no sería concluyente. El mtDNA se basa en una 
cantidad mínima de ácido desoxirribonucleico; el total del DNA en los humanos 
es 400.000 veces mayor que el que existe en el mitocondrial. Como indicaron 
Wolpoff et al. (1988), si los neandertales contribuyeron como ancestros al ge-
noma del 25% de los humanos actuales, existe más del 50% de probabilidades 
de que los genes mitocondriales de los neandertales hayan desaparecido ya del 
todo.
Pero hay otros indicios añadidos respecto de la coalescencia africana. Lo con-
ﬁrman tanto las distancias genéticas obtenidas a partir de estudios de SSR –mi-
crosatélites en el DNA de los cromosomas– (Goldstein et al., 1995) como el 
análisis de un gran número de genes distribuidos a través de todo el genoma 
humano (Cavalli-Sforza, Menozzi y Piazza, 1994). 
El árbol genealógico resultante del cálculo de las distancias genéticas que exis-
ten en promedio entre todas las poblaciones estudiadas separa a los africanos 
ancestrales de las demás poblaciones –las no africanas– derivadas de ellos. La 
divergencia mas profunda en el árbol genealógico se sitúa hace 156.000 años 
(con un error posible de decenas de miles de años). Se trata de la cifra que indica 
el tiempo en que los humanos modernos se dispersaron desde África hacia el 
resto del mundo. 
Luigi Luca Cavalli-Sforza y colaboradores (1994) indicaron que la fecha de 
la bifurcación entre las poblaciones africanas y las no africanas es de alrededor 
de 100.000 años según los genes nucleares y de cerca de 200.000 de acuerdo con 
el mtDNA. La discrepancia de fechas no tiene por que sorprender a nadie. Los 
tiempos de divergencia estimados en los estudios indicados muestran grandes 
variaciones debido, en buena parte, a que los datos en que se basan son relati-
vamente reducidos. No es de extrañar, pues, que la coalescencia del polimorﬁs-
mo del mtDNA se haya estimado por parte de Horai y colaboradores (1995) en 
143.000 años y por Ruvolo y colaboradores (1993) en 298.000 años, estando 
situado el intervalo de conﬁanza del 95% del estudio de estos últimos autores en 
una horquilla que va nada menos que de 129.000 a 536.000 años. La aparición 
de diferencias con un factor de dos entre las distintas estimaciones de DNA mi-
tocondrial y nuclear no tiene, pues, por que ser considerada como preocupante 
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dado el alto grado de incertidumbre presente en los cálculos. Muy al contrario, 
lo asombroso es que algunos cientíﬁcos moleculares hablen de fechas precisas 
de evolución inferidas de sus análisis. En cualquier caso, a partir del análisis de 
30 polimorﬁsmos de SSR (microsatélites) nucleares, Goldstein y colaboradores 
(1995) han estimado la divergencia entre las poblaciones africanas y no africa-
nas en 156.000 años, que es una fecha intermedia entre las que se obtienen por 
medio de los genes nucleares y del DNA mitocondrial.
En resumen, el peso de la evidencia molecular apoya la hipótesis de un origen 
africano reciente para los humanos modernos. La diferenciación étnica entre las 
poblaciones modernas sería reciente en términos ﬁlogenéticos: el resultado de 
la evolución divergente entre poblaciones que llevan separadas solo los últimos 
50.000 ó 100.000 años. Esta conclusión es consistente, además, con los extensos 
estudios del polimorﬁsmo genético que hacen referencia a un gran número de 
genes en poblaciones de todo el mundo.
TAMAÑO Y EDAD DE LAS POBLACIONES HUMANAS ANCESTRALES
La idea de una «Eva mitocondrial» referida a una única mujer que habría dado 
lugar, por sí sola, a toda la diversidad humana actual es, como hemos visto, el 
resultado de un malentendido. Pero, ¿cuál sería la población en el momento en 
que aparece nuestra especie? 
El número ancestral de individuos por generación puede ser determinado 
por medio de la teoría genética de la coalescencia estudiando genes muy poli-
mórﬁcos, como son los del complejo histocompatible principal (MHC, Major 
Histocompatibility Complex) del sistema inmunitario que nos protege contra las 
infecciones de patógenos y parásitos. En los humanos, los genes MHC forman el 
llamado complejo antígeno del leucocito humano (HLA, Human Leukocyte An-
tigen). 
Los resultados que ofrece la teoría de la coalescencia han sido conﬁrmados 
mediante experimentos computacionales. En esos trabajos se crean poblaciones 
con un número dado de individuos que se reproducen con arreglo a las normas 
de las poblaciones humanas y se mantienen con ese proceso de reproducción 
durante tantos miles de generaciones como se desee. Tales estudios conﬁrman 
que, para que en la humanidad actual existan, como es el caso, unos 59 alelos del 
gen DRB1, uno de los 100 genes que constituyen el HLA en los mamíferos y otros 
vertebrados (Klein, 1986; Kaufman, Völk y Wall, 1995), se requiere que, durante 
los últimos dos millones de años –desde el origen de Homo erectus al menos–, las 
poblaciones humanas de que descendemos hayan tenido en promedio un míni-
mo de cien mil individuos, el mismo número obtenido mediante la teoría de la 
coalescencia (véase, en particular, Ayala, 1995; Ayala y Escalante, 1996).
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La cifra de la población ancestral en el momento de la aparición de nuestra 
especie obtenida mediante el estudio del polimorﬁsmo de los genes DRB1 hu-
manos puede calcularse también utilizando otras técnicas:
– Mediante el mtDNA. Si su coalescencia tuvo lugar hace 200.000 años, el 
número promedio de antepasados de que descendemos sería de unos diez 
mil (Ayala, 1995; Wills, 1995). Otros cálculos indican que la coalescencia 
del mtDNA tiene lugar entre unas fechas que van desde 143.000 a 298.000 
años (Ruvolo et al., 1993; Horai et al., 1995), o incluso entre 622.000 y 
889.000 años (Wills, 1995). Esas cifras corresponderían a una población 
ancestral promedio de entre 31.100 y 44.450 individuos. 
– Mediante los cromosomas Y. La teoría de la coalescencia indica que el 
origen de los humanos actuales se remonta a un cromosoma Y de hace 
unos 270.000 años, con un margen de conﬁanza que se extiende de cero 
a 800.000 años. Si asumimos 20 años por generación, la coalescencia del 
gen ZFY conduce a un tamaño de población efectivo de 13.500 indivi-
duos, con un límite superior de conﬁanza del 95% que establece una po-
blación de 40.000 individuos. Pero si tomamos en cuenta la desviación 
estándar de la media de la coalescencia, el límite superior del 95%o sube 
a 80.000 individuos (Ayala, 1995). 
EL EFECTO FUNDADOR
Las teorías de especiación basadas en el «efecto fundador» proponen que la apa-
rición de una nueva especie tiene lugar precisamente como consecuencia de un 
acontecimiento fundador o «cuello de botella», de manera que la nueva pobla-
ción se establece a partir de muy pocos individuos e incluso de sólo uno (una 
hembra fecundada). Ese fenómeno puede darse cuando una población sufre una 
reducción drástica debido a causas biológicas o físicas (climáticas, por ejemplo) 
o, más a menudo, cuando los «fundadores» ocupan un nuevo hábitat como es 
una isla, un lago, o un territorio antes deshabitado. Si la población prospera, su 
acervo genético puede ser muy diferente del original debido a los llamados erro-
res de muestreo, de manera que tiene lugar una «revolución genética» durante el 
proceso de reajuste del nuevo acervo genético (Mayr, 1954; 1963; 1982). 
La importancia de la especiación por efecto fundador es un asunto sujeto a 
debate. Ciertos experimentos han llevado a la conclusión de que esa forma de 
especiación es menos probable de lo que algunos autores proponen (Moya y 
Ayala, 1989; Galiana et al., 1993). Sin embargo, el efecto fundador fue, según 
algunos autores (por ejemplo, Brown, 1980; Cann et al., 1987: Stoneking et al. 
1990; Vigilant et al., 1991), la circunstancia que favoreció la evolución de los 
caracteres distintivos de los humanos modernos, quienes descenderían de muy 
pocos individuos
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Es factible examinar la posibilidad de que uno o varios cuellos de botella 
hayan podido tener lugar en la evolución humana. La conclusión a la que llevan 
tanto los estudios teóricos como los modelos de simulación en computadora 
indica que, si hubo algún cuello de botella poblacional así, nunca implicó una 
reducción que llevase a menos de cinco a diez mil individuos (Ayala y Escalante, 
1996). Este número es consistente con las estimaciones más bajas derivadas de 
los polimorﬁsmos del mtDNA y el gen ZFY (del cromosoma Y). Por el contrario, 
es posible demostrar que durante millones de años las poblaciones de que des-
cendemos contaron con un promedio de al menos 100.000 individuos a través 
de la historia (Ayala, 1995; Ayala et al., 1994).
LA HUELLA DE LOS PRIMEROS HUMANOS MODERNOS
Las evidencias nucleares apoyan la hipótesis del origen africano reciente 
(~100.000 años) de los humanos modernos, pero con unos matices interesantes 
que es preciso comentar. Comenzaremos por la huella que ha quedado en las 
poblaciones actuales de ese episodio de aparición de los humanos modernos. 
¿Existe algún grupo de los de hoy que podamos caliﬁcar de más próximo a aque-
llos primeros Homo sapiens?
Kivisild y colaboradores (2006) llevaron a cabo un análisis del mtDNA com-
pleto de 277 pertenecientes a cinco haplogrupos africanos, L0 a L5. El cladogra-
ma más parsimonioso obtenido indica que el sub-haplogrupo L0d, correspon-
diente a la población Khoe-San, es el ancestral respecto del resto de los africanos.
Los análisis recientes de los polimorﬁsmos de nucleótido único (SNP) en el 
DNA nuclear apoyaron el origen subsahariano de los humanos modernos (Jak-
obsson et al., 2008; Li et al., 2008). El trabajo de comparación del genoma com-
pleto llevado a cabo por Schuster y colaboradores (2010) permitió precisar aún 
más la relación de los Khoe-San –que hablan una lengua peculiar, de «clicks», 
distinta a todas las demás del mundo aunque compartida con otros cazadores-
recolectores africanos como los Hadza o los Sandawe (Gonder et al., 2007)– con 
el de otras etnias. Schuster et al (2010) obtuvieron el DNA nuclear completo de 
un bosquimano San y un Bantú –otra etnia sudafricana cuya lengua, bantú, no 
pertenece al grupo de los lenguajes de clicks–, junto a las regiones codiﬁcadoras 
de proteínas de tres grupos más de cazadores-recolectores de distintos grupos 
Khoe-San del Kalahari. 
Los bosquimanos San resultaron contar en promedio con mayores diferencias 
genéticas entre sus distintos grupos que las que existen, por ejemplo, entre un 
europeo y un asiático (Schuster et al., 2010).
El detalle de la variación genética de los Khoe-San ha sido ofrecido por Schle-
busch y colaboradores (2012) a través del genotipado de ~ 2,3 millones de SNPs 
en 220 sudafricanos. Los resultados del trabajo indicaron que la divergencia en-
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tre los Khoe-San y el resto de los humanos modernos africanos tuvo lugar hace 
más de 100.000 años –es decir, muy cerca del propio proceso de aparición de 
Homo sapiens–, aunque la distribución genética interna de los khoe-san actuales 
se remonta sólo a unos 35.000 años.
De acuerdo con la distribución de las variaciones genéticas determinada por 
Schlebusch et al (2012), las regiones con mayor probabilidad de haber sufrido 
una selección positiva en los primeros humanos modernos serían las que con-
tienen los genes:
– ROR2, implicado en la regulación del desarrollo de huesos y cartílagos
– SPTLC1, relacionado con la neuropatía sensorial hereditaria
– SULF2, que regula el desarrollo de los cartílagos y cuyas anomalías distor-
sionan el desarrollo cerebral
– RUNX2, regulador del cierre de la fontanela, con alelos asociados a la dis-
plasia cleidocraneal (Schlebusch et al., 2012).
– SDCCAG8, implicado en la microcefalia.
– LRAT, que ha sido asociado al Alzheimer.
Las dos primeras de esas regiones son las que cuentan con indicios más altos 
de selección positiva. De las cuatro restantes, la que contiene RUNX2 es la más 
extensa (~900 kilobases). Y todas ellas guardan alguna relación con el desarrollo 
del cerebro. 
LA DISPERSIÓN DE LOS HUMANOS MODERNOS: ¿HUBO HIBRI-
DACIÓN CON OTROS LINAJES HUMANOS?
Los bosquimanos san aparecen en los estudios últimos como el mejor candi-
dato disponible a la hora de identiﬁcar a los humanos actuales más próximos a 
los primeros Homo sapiens. Con la perspectiva geográﬁca centrada en África, y la 
temporal que apunta hacia los 115.000 años como fecha más probable para la 
divergencia entre los San y los demás grupos (Stoneking y Krause, 2012), la se-
cuencia de dispersión de los humanos modernos que mejor se ajusta a los datos 
disponibles implica la emigración de los humanos modernos de África hasta el 
Oriente Próximo y Medio –con una eventual extensión hacia el sur de Siberia–, 
un proceso que pudo haber tenido lugar hace unos 100.000 años, aunque la 
llegada al Asia Central y Oriental, Oceanía y Europa se habría retrasado proba-
blemente hasta unas fechas de entre 60.000 y 35.000 años (Schaffner et al., 2005; 
Mellars, 2006; Lohmueller et al., 2009; Wollstein et al., 2010; Higham et al., 2011; 
Hublin, 2012). Los restos arqueológicos y los datos de DNA apoyan la hipótesis 
de que la colonización de América comenzó hace 15.000 a 16.000 años, siguien-
do una ruta a través de Canadá y, tal vez, otra por la costa occidental –puede que 
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gracias al uso de embarcaciones, en parte–, llegando hasta Monte Verde, en Chile, 
hace 14.600 años (Curry, 2012).
Un secuencia de dispersión así pone de maniﬁesto que los primeros huma-
nos modernos salidos de África tuvieron la oportunidad de coincidir con los 
pobladores homininos locales tanto en Oriente Próximo y Medio como en Asia 
Central. De acuerdo con el origen africano de Homo sapiens, se trataría de un »re-
encuentro» entre linajes que divergieron mucho antes de esos cerca de 100.000 
años atribuidos a la salida de los humanos modernos de África. 
¿Qué relaciones podrían haber existido entre ellos? De acuerdo con la HM, 
debió existir una hibridación continua e importante que llevó a un proceso de 
incorporación de los genomas de los homininos europeos y asiáticos al de los 
humanos modernos llegados desde África. La HR, por el contrario, negaría que 
tal proceso de hibridación pudiese haber tenido lugar.
La respuesta acerca de cuál de las dos hipótesis acierta ha podido darse gracias 
a la recuperación del DNA antiguo. Las relaciones genéticas entre Homo neander-
thalensis y Homo sapiens comenzaron a ser conocidas gracias al análisis de Richard 
Green y colaboradores (2006) realizado sobre un millón de pares de bases de 
genoma neandertal. Las comparaciones de SNPs entre la totalidad del genoma 
neandertal y cinco individuos de diferentes etnias de humanos actuales proce-
dentes de África Occidental (yoruba), África del Sur (san), Francia, China (han) 
y Nueva Guinea (Papúa), con el genoma del chimpancé y orangután como con-
traste para determinar el carácter ancestral, permitieron precisar las distancias 
genéticas existentes entre las distintas poblaciones (Green et al., 2010).
Uno de los resultados más sorprendentes del trabajo de Green y colaborado-
res (2006; 2010) es el de haber descubierto que los neandertales se encuentran 
más alejados de los individuos africanos que de los europeos y asiáticos. Entre 
el 2 y el 4% del genoma de los humanos no africanos o africanos del Norte del 
Sahara procede del genoma neandertal, pero esa huella genética no existe en 
las poblaciones sub-saharianas. La explicación más parsimoniosa de ese hecho 
apunta a que existió un ﬂujo genético entre los neandertales y los humanos mo-
dernos posterior a la salida de África de éstos pero anterior a la diferenciación 
de las poblaciones no africanas, es decir, en una fecha cercana a los 80.000 años. 
El lugar más probable para ese ﬂujo sería Oriente Próximo (Green et al., 2010).
Resulta, pues, que al comparar los genomas neandertal y humano ni la HM ni 
la HR se sostienen. H. neanderthalensis y H. sapiens son especies diferentes que ha-
bían divergido ya antes de que algunas de sus poblaciones se encontrasen –cosa 
que falsa la hipótesis HM– pero se habrían cruzado dando descendencia fértil 
después de que las dos especies hubiesen en gran parte divergido –en contra de lo 
que sostiene la HR. Algunos de éstos habrían seguido cruzándose con individuos 
de H. sapiens a través de varias generaciones, de manera que la proporción de 
DNA neandertal en los descendientes sería solo una fracción pequeña del DNA 
de los humanos actuales. Estamos hablando, pues, de dos especies distintas, no 
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de dos poblaciones que pudiesen estar en continuo proceso de mezcla, pero las 
barreras del aislamiento reproductivo que separan las especies no impidieron 
una hibridación parcial.
Los datos más recientes de comparación entre el genoma neandertal de alta 
precisión obtenido a partir de un ejemplar de las montañas Altai (Siberia) y el 
de un número importante de humanos actuales pertenecientes a poblaciones 
africanas, europeas y asiáticas (Sankararaman et al., 2014; Vernot y Akey, 2014), 
conﬁrman que los neandertales se cruzaron con nuestra especie cuando ésta 
abandonaba África. Los resultados obtenidos reiteran esa hibridación aunque la 
limitan a un porcentaje pequeño de genes heredados de los neandertales: cerca 
de un 1,3%. Sin embargo, el hecho de que esos genes se incorporasen sólo a las 
poblaciones no africanas parece ser un elemento clave para explicar la rápida 
transformación de los genotipos hacia las pieles de tonalidad más clara que ca-
racterizan a los no africanos. 
Pero las hibridaciones de los humanos modernos con poblaciones de otros 
linajes humanos no se reducen al contacto genético con los neandertales. La se-
cuenciación de alto rendimiento del DNA ha hecho posible obtener librerías de 
DNA a partir de muestras pequeñísimas de material humano antiguo, menos de 
50 mg, incluyendo, además de las muestras de huesos de neandertales ya indica-
das, (Green et al., 2010), una fracción de un dedo de la cueva de Denisova (Meyer 
et al., 2012; Reich et al., 2010) y el primer genoma secuenciado de un humano 
antiguo, obtenido a partir de una nuestra congelada de pelo de hace 4.000 años, 
derivada de un habitante («Saggaq») de Groenlandia (Rasmussen et al., 2010). 
La obtención del genoma del ejemplar de Denisova (Reich et al., 2011) permitió 
comprobar que, tratándose de los nativos de Australia y Nueva Guinea, al geno-
ma procedente de los neandertales se le añade cerca de otro 3% compartido con 
los denisovanos (Meyer et al., 2012). Este segundo episodio de hibridación debió 
tener lugar a través de posibles migraciones de denisovanos hacia Nueva Guinea 
y Australia (Rasmussen et al., 2011; Skoglund y Jakobsson, 2011).
La secuenciación de los respectivos genomas ha permitido estimar las fechas 
de divergencia entre las respectivas poblaciones de humanos modernos, nean-
dertales y denisovanos. La primera separación se produjo entre los humanos ac-
tuales y una población hominina ancestral que emigró de África hacia Europa 
y Asia, episodio que se estima que tuvo lugar hace unos 350.000 años (Green 
et al., 2010; Reich et al., 2010). En la medida en que los genomas maniﬁestan 
que neandertales y denisovanos están más relacionados entre sí que lo están con 
los humanos modernos, la interpretación más razonable apunta a que tanto los 
neandertales como los denisovanos se originaron a partir de esa primera pobla-
ción salida de África. 
La fecha de divergencia entre denisovanos y neandertales se estima entre 
125.000 y 150.000 años (Green et al., 2010; Schuster et al., 2010; Meyer et al., 
2012). A su vez, los datos moleculares indican, como ya hemos dicho, que los 
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humanos modernos aparecieron en África hace entre 115.000 y 150.000 años, es 
decir, unos 200.000 años después de la salida de África de la población ancestral 
común de las tres especies.
LA DIVERSIDAD GENÉTICA HUMANA
La variación fenotípica humana actual es inmensa. ¿Por qué? La respuesta 
parece obvia: nuestra especie ha colonizado todos los continentes –menos la An-
tártida– adaptándose a climas muy diversos desde hace decenas, si no centenares 
de miles, de años. El resultado no puede ser otro que el de una gran variabilidad 
de fenotipos sobre cuya base genética volveremos más adelante. Para poder en-
tender su alcance y sentido vamos a examinar antes cómo tuvo lugar el origen y 
dispersión de H. sapiens.
Comparadas con las de los neandertales, las principales características morfo-
lógicas que distinguen a los humanos modernos han sido indicadas por Wood 
(2005) (ver tabla 1).
Tabla 1. 
Principales diferencias morfológicas existentes  
entre humanos modernos y neandertales (Wood, 2005)
Morfología Humanos modernos Neandertales
Tamaño del cerebro (absoluto) Grande Muy grande
Bordes de cejas Débiles Anchos y arqueados
Nariz y centro de cara Planos Prognatos
Bóveda craneal Lados rectos Lados salientes
Región occipital Redondeada Saliente
Dientes incisivos Pequeños Grandes
Pecho Estrecho Ancho
Cadera Pequeña y estrecha Grande y ancha
Huesos de los miembros Rectos Curvados
Articulación de los miembros Pequeña Grande
Pulgar Corto Largo
Desarrollo de huesos y dientes Lento Rápido
Tales características distintivas son compartidas por todos los humanos ac-
tuales y sin duda reﬂejan tanto la unidad especíﬁca como el origen relativamente 
reciente de las diferencias que aparecen en Homo sapiens. Los rasgos, a veces lla-
mados «raciales», que identiﬁcan a grosso modo las poblaciones humanas de dis-
tintas regiones del mundo, evolucionaron por separado después de la dispersión 
por los distintos continentes. Estos rasgos regionales distintivos incluyen, como 
es harto sabido, la pigmentación de la piel, el tipo de cabello, la conﬁguración de 
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la cara –incluyendo la de los ojos– y el tamaño y estructura del cuerpo. Dichos 
rasgos han evolucionado en parte debido a la selección natural, incluyendo la 
selección sexual y las preferencias culturales –tal y como Darwin enfatizó en El 
Origen del hombre (1871)–, pero también a causa de procesos azarosos como la 
deriva genética, incluyendo el efecto fundador que, como hemos visto, obedece 
al número pequeño de individuos colonizadores de las distintas regiones y a los 
tamaños también pequeños de las diversas poblaciones a través del tiempo (Ca-
rroll, 2003; Stringer, 2012).
La dispersión gradual reciente de los humanos modernos, en su mayor parte 
hace menos de 60.000 años, es consistente con los estudios del polimorﬁsmo 
genético humano. Cuando se trata de distribuir la diversidad genética de las po-
blaciones humanas entre sus componentes geográﬁcos, el resultado que se ob-
tiene es notable porque resulta del todo opuesto a lo que nos dice la intuición. 
La diversidad genética total de la humanidad se distribuye así (Barbujani et al., 
1997; Jorde et al., 1997: Kaessman et al., 1999): 
– un 85% está presente en cualquier población local, es decir, en cualquier 
pueblo o ciudad sea del continente que sea (aunque los genes que contri-
buyen a ese 85% varían de una población a otra) 
– un 5-6% adicional de la diversidad genética de la humanidad aparece 
cuando se comparan poblaciones locales del mismo continente
– el 10% restante aparece cuando se comparan poblaciones de distintos con-
tinentes.
Estos resultados no permiten por sí mismos determinar la fecha de dispersión 
de los humanos modernos a través del mundo, pero indican, al menos, que esa 
dispersión no puede ser muy antigua dada la poca diferenciación genética exis-
tente entre localidades y continentes. 
Los cálculos acerca de la diversidad genética extendida parecen tropezar con 
una diﬁcultad propia del concepto implicado. Como decimos, el 85% de la di-
versidad genética actual podría estar presente en cualquier población siempre 
que en cada una de éstas existiera un número pequeño de inmigrantes cuyo peso 
no fuese muy alto en términos de lo que podríamos llamar impacto social pero 
sí suﬁciente para indicar que la diversidad ha llegado a esa localidad. En ese caso, 
la diversidad genética extendida podría ser compatible con una «agrupación geo-
gráﬁca» capaz de hacer coincidir algunos continentes –o todos ellos– con «razas». 
África sería, así, el «continente negro», Asia el «amarillo», etc.
El trabajo de Rosenberg y colaboradores (2002) podría interpretarse como un 
apoyo a la hipótesis de la «agrupación geográﬁca». Utilizando datos obtenidos por 
Cann y colaboradores (2002), quienes pusieron a disposición de los investigadores 
el «Panel de diversidad CEPH», constituido por 1.064 líneas celulares procedentes 
del CEPH, Centre d»Étude du Polymorphisme Humain (Fondation Jean Dausset, 
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París), Rosenberg y colaboradores (2002) estudiaron 377 satélites autosómicos 
procedentes de 1.056 sujetos de 52 poblaciones de diversas regiones del mundo. 
Los resultados del estudio de Rosenberg et al., (2002) indicaron que las dife-
rencias entre individuos de la misma población representan el 93-95% de toda 
la variación genética y las diferencias entre grupos constituyen sólo entre el 3 y 
el 5%. De los 4.119 alelos analizados, el 46,7% de ellos aparecen en todas esas 
regiones y sólo el 7,4% son exclusivos de una sola región. Tales cifras parecen 
apoyar la idea de una gran extensión de la diversidad genética. 
Pero el algoritmo computacional Structure utilizado por los autores dio un 
resultado diferente. Para aplicar el algoritmo, el primer paso consiste en elegir un 
número determinado K de clusters (grupos inferidos). Tras indicar el número de 
clusters deseado, el programa Structure asigna cada individuo de la muestra –sin 
información alguna a priori sobre su origen– a uno o a varios de los clusters K ele-
gidos (grupos inferidos). Así, con K = 2, el programa asignó los distintos sujetos 
a los dos grupos inferidos de partida, que quedaron separados por distancias ge-
néticas relativamente notables correspondientes a agrupaciones muy amplias de 
regiones geográﬁcas (vid tabla 2). Al ir añadiendo clusters, esas agrupaciones van 
dividiéndose albergando los sujetos más próximos en términos genéticos. Para K 
= 5, los grupos inferidos que obtuvieron Rosenberg et al (2002) correspondían 
en buena medida a las grandes regiones geográﬁcas de África, Europa, Asia Cen-
tral, Asia del Este y América. 
Tabla 2.
Asignación de grupos de cercanía genética  







3 África Europa+Asia Central
Asia del 
Este+América
4 África Europa+Asia Central Asia del Este América
5 África Europa Asia Central Asia del Este América
No es fácil hacerse con una idea intuitiva de los resultados indicados por Ro-
senberg et al (2002). Pero en el nivel K = 5, parecen haberse identiﬁcado discon-
tinuidades genéticas entre continentes. Dicho de otro modo, cabría entender –en 
términos populares no utilizados por los autores– que, pese a la gran dispersión 
que caracteriza desde el punto de vista genético a los humanos, todavía cabe de-




Sin embargo, la crítica realizada por Serre y Pääbo (2004) indicó algunos 
puntos débiles del análisis de Rosenberg et al., (2002). Así, al incrementar el nú-
mero de clusters hasta K = 6, el nuevo grupo inferido no correspondía a ninguna 
región geográﬁca sino, en su mayor parte, a los Kalash del Norte de Pakistán (Ro-
senberg et al., 202; los autores indicaron ya esa clase de agrupación aparecida con 
K = 6). No parece quedar claro, pues, qué número de clusters representaría mejor 
la diversidad genética humana.
Serre y Pääbo (2004) plantearon que la clave de las posibles discontinuidades 
genéticas detectadas entre regiones geográﬁcas puede estar en un desequilibrio 
introducido al obtener la muestra de sujetos del análisis. Para desechar esa posi-
ble fuente de errores, Serre y Pääbo utilizaron tres diferentes muestras incluyendo 
en cada una de ellas 5 sujetos distintos de cada población de las 52 del panel de 
diversidad CEPH. Al introducir esa corrección de posibles desequilibrios geo-
gráﬁcos, Serre y Pääbo (2004) obtuvieron, tras la aplicación de Structure con K 
= 4 grupos inferidos (A, B, C y D), que la mayoría de los sujetos de la muestra 
se encontraban muy mezclados entre todos esos clusters, de tal forma que no era 
posible una asignación de clusters a continentes:
– Los sujetos procedentes de poblaciones africanas mostraban «mezcla» de 
los grupos inferidos A, B y C 
– Los sujetos procedentes de Eurasia y Oceanía mostraban mezcla de A y B
– Los sujetos de América mostraban mezcla de B y D.
Por «mezcla» no se entiende aquí el mestizaje de los sujetos sino el hecho de 
que éstos eran colocados por Structure en uno o más de los grupos inferidos K. 
Un individuo se coloca en un grupo cuando sus características genéticas se apro-
ximan mucho a las de los demás miembros del grupo. Esa condición se expresa 
diciendo que cuenta con un coeﬁciente de ancestralidad elevado.
El resultado más interesante obtenido por Serre y Pääbo (2004) tiene que ver 
con la aparición de gradientes geográﬁcos relativos a los coeﬁcientes de ancestra-
lidad (vid recuadro). Así, por lo que hace al grupo B (con sujetos pertenecientes 
a poblaciones de África, Eurasia, Oceanía y América), la ancestralidad varía en 
función de la procedencia del sujeto (ﬁgura 1).
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Fig. 1. Representación geográﬁca de los coeﬁcientes de ancestralidad corres-
pondientes a los sujetos del grupo inferido B (vid texto). Los círculos repre-
sentan individuos deﬁnidos por su procedencia geográﬁca (eje x longitud, eje 
y latitud) y coeﬁciente de ancestralidad (eje z). Ilustración de Serre y Pääbo 
(2004). 
Respecto de Eurasia, la ancestralidad expresada por la dimensión vertical Z 
de la ﬁgura (coincidencia genética entre los miembros del grupo B), es mucho 
mayor en la población de Asia del Este que en la de Europa. La población de 
Oceanía se acerca a la ancestralidad de Asia del Este. Melanesia se acerca a la del 
Sudeste Asiático. En América, la población de Méjico se aproxima a los coeﬁcien-
tes de ancestralidad de Melanesia, mientras que la de Brasil es mucho más baja. 
En África, la ancestralidad tiene un cierto gradiente Norte-Sur, aunque pequeño, 
con mayores coeﬁcientes en la zona septentrional.
Los trabajos de Rosenberg et al (2002) y Serre y Pääbo (2004) son los que han 
utilizado un número mayor de sujetos para determinar el alcance de la diversi-
dad genética. Aun así, si hablamos de muestras que incluyen menos de diez suje-
tos en cada una de las 52 poblaciones analizadas, las posibilidades de introducir 
sesgos estadísticos es muy alta; estamos de hecho ante un fenómeno de «cuello 
de botella» en cada población analizada. Por añadidura, las 52 poblaciones dis-
ponibles en el panel de diversidad CEPH no cubren la totalidad del planeta; el 
panel no cuenta, por ejemplo, con sujetos de Norteamérica. Pese a tales limita-
ciones, lo cierto es que estamos ante indicios de peso acerca de la manera como 
se distribuye la diversidad genética humana. Unos indicios que ponen de ma-
niﬁesto que las agrupaciones geográﬁco-étnicas al estilo del «continente negro» 




Si tenemos en cuenta lo fácil que es distinguir a un congoleño de un sueco o de 
un japonés, parece sorprendente que la diferenciación genética existente entre 
los humanos de distintos continentes implique solo un 10% de los genes. Ese 
hecho tiene, sin embargo, una explicación. Las diferenciaciones étnicas basadas 
tanto en el color de la piel como en otras características morfológicas obvias son 
causadas por un número reducido de genes que tienen un valor adaptativo alto 
respecto de los distintos climas. Así sucede con la presencia de melanina–piel 
oscura– en las zonas tropicales, que protege la piel contra los rayos ultravioletas 
y, por tanto, contra el cáncer, frente a su ausencia en los países nórdicos, donde 
los rayos solares son mucho más limitados y, si se redujeran más aún mediante 
un ﬁltro como el de la melanina, no bastarían para la síntesis de la vitamina D 
en los tejidos interiores de la dermis. 
El índice de reﬂectancia es la medida de la relación existente entre la potencia 
electromagnética de la luz que incide en una unidad de superﬁcie corporal no 
protegida y la potencia electromagnética que se reﬂeja. El índice expresa, por así 
decirlo, la cantidad de energía luminosa –esencialmente rayos ultravioleta– que 
absorbe el cuerpo por unidad de superﬁcie. El incremento de la reﬂectancia está 
asociado a una gran presencia de melanina, es decir, a la piel oscura propia de las 
poblaciones indígenas tropicales. Por su parte, la dosis UVMED se deﬁne como 
la cantidad de radiación ultravioleta necesaria para producir un enrojecimiento 
apenas perceptible en las pieles poco pigmentadas. Los promedios de UVMED 
para distintas regiones del planeta han sido establecidos con la ayuda de las me-
diciones realizadas en el satélite Ninmbus-7 entre 1978 y 1993 por medio del 
Total Ozone Mapping Sprectometer de la NASA (vid Jablonski & Chaplin, 2000).
Jablonski y Chaplin (2000) llevaron a cabo un estudio acerca de la manera 
como correlacionan el potencial para la síntesis de la previtamina D3 y el prome-
dio anual UVMED en el planeta, obteniendo la gráﬁca que aparece en la ﬁgura 2. 
Los colores de la gráﬁca [que aquí no se reproducen por razones técnicas] indican 
los diversos potenciales que, de mayor a menor, corresponden a las gradaciones 
de la ilustración. La zona sin puntear situada sobre el ecuador es la que cuenta 
con un potencia de síntesis suﬁciente para obtener a través de una exposición 
esporádica durante todo el año la cantidad de vitamina necesaria para el cuerpo 
humano. La zona de puntuación débil indica que se producirá, en promedio, un 
síntesis vitamínica insuﬁciente durante al menos un mes. La zona de punteado 
fuerte indica que la síntesis será insuﬁciente durante todo el año.
En la medida en que el gráﬁco de la ﬁgura 2 corresponde a grandes rasgos a 
la pigmentación más oscura o más clara de las poblaciones indígenas, Jablonski 
y Chaplin (2000) concluyeron que los resultados de su estudio sugieren que la 
pigmentación de la piel es un tanto lábil, produciéndose adaptaciones a con-
diciones locales en periodos breves –breves en términos de tiempo geológico. 
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Siendo así, los grupos humanos podrían haber pasado por periodos de pigmen-
tación y despigmentación sucesivos al moverse de una región con un determina-
do promedio UVMED a otras de promedios UVMED distintos. Aunque no hay 
que olvidar que, ya en tiempos prehistóricos, las soluciones culturales –vestido, 
abrigo– habrían contribuido a compensar los posibles excesos de exposición a 
las radiaciones solares (Jablonski, 2004).
Fig. 2. Potencia de síntesis de D en pieles humanas poco pigmentadas en fun-
ción de los promedios anuales de UVMED. Para la explicación del código de 
colores (gradaciones de color no reproducidas aquí), vid texto. Ilustración de 
Jablonski y Chaplin (2000).
Tanto la comprobación del alcance de la diversidad genética en la humanidad 
y su expresión geográﬁca como las explicaciones acerca del carácter adaptativo de 
las principales diferencias étnicas ponen de maniﬁesto una cuestión de interés. La 
enorme movilidad de los individuos de la especie humana moderna es un factor 
muy potente en favor del mestizaje. En términos zoológicos, sería difícil de enten-
der que unas poblaciones extendidas por áreas geográﬁcas tan diversas y distantes 
no hubiese emprendido procesos de especiación –de división en diferentes espe-
cies. En términos antropológicos, la tendencia es la contraria: la especie humana 
cuenta con una movilidad y, por ende, una tendencia al mestizaje tan alta que la 
cantidad de alelos presentes en casi cualquier lugar del planeta es cada vez más alta.
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